HIV1 NEF

COMMON NAME

SUBTYPE A:
U455

IBNG
SF1704

SUBTYPE B:
SF2

LAI
NL43
LW123
GLNEF3
GLNEF5
GLNEF6
BRVA
MN

SC
BAL1
JRCSF
JRFL
NHS53
oyl
SF162
CAM1
NEF20BL
NEF28BL
NEF39BL
NEF3BL
NEF4BL
SF33
SWB884
HAN
D31

RF
YU10
BCSG3C
P896
5021911
5049501
COL83A
E8BNEF
E9ONEF
E8INEF
P102A13
P164A22
P166A10
P171A10
P175A01
P179A18
P192A13
P226A12
P227A16
P233A17
P248A01

Sequences in théNef Alignment

LOCUS

HIVU455
HIVIBNG
HIVSF1704

HIVSF2
HIVLAI
HIVNL43
HIVLW123
HIVGLNEF3
HIVGLNEF5
HIVGLNEF6
HIVBRVA
HIVMN
HIVSC
HIVBAL1
HIVIJRCSF
HIVIRFL
HIVNH53
HIVOYI
HIVSF162
HIVCAM1
HIVNEF20BL
HIVNEF28BL
HIVNEF39BL
HIVNEF3BL
HIVNEF4BL
HIVSF33
HIVSWB884
HIVHAN
HIVD31
HIVRF
HIVYU10
HIVBCSG3C
HIVP896
HIV5021911
HIV5049501
HIVCOLS83A
HIVESBNEF
HIVESONEF
HIVES1INEF
HIVP102A13
HIVP164A22
HIVP166A10
HIVP171A10
HIVP175A01
HIVP179A18
HIVP192A13
HIVP226A12
HIVP227A16
HIVP233A17
HIVP248A01

ACC # FIRST AUTHOR
M62320 Oram,J.D.
L39106 Howard,R.M.
M81729 Evans,L.
K02007 Sanchez-Pescador,R.
K02013 Wain-Hobson,S.
M19921 Buckler,C.E.
U12055 Reitz,M.
X63042 Harris,M.
X63044 Harris,M.
X63045 Harris,M.
M21098 Anand,R.
M17449 Gurgo,C.
M17450 Gurgo,C.
M68893 Gartner,S.
M38429 Koyanagi,S.
M74978 O’Brien,W.A.
L07425 Weidt,G.
M26727 Wain-Hobson,S.
M38428 Cheng-Mayer,C.
D10112 Mcintosh,A.
X64751 Steuler,H.
X64749 Steuler,H.
X64746 Steuler,H.
X64753 Steuler,H.
X64755 Steuler,H.
M38427 York-Higgins,D.
M58206 Delassus
u43141 Sauermann,U.
U43096 Dietrich,U.
M17451 Starcich,B.R.
M93259 Li,Y.
L02317 Ghosh,S.K.
M96155 Collman,R.
u26077 Michael,N.L.
U26131 Michael,N.L.
U17438 Kirchhoff,F.
U43106 Reitz,M.
u43108 Reitz,M.
u43107 Reitz,M.
L15476 Shugars,D.C.
L15482 Shugars,D.C.
L15488 Shugars,D.C.
L15493 Shugars,D.C.
L15496 Shugars,D.C.
L15498 Shugars,D.C.
L15504 Shugars,D.C.
L15508 Shugars,D.C.
L15510 Shugars,D.C.
L15515 Shugars,D.C.
L15518 Shugars,D.C.
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P357A01
NEOO1
BO1
CD1
D8511
D881
D901
DH1

El

LM1
LSS1
RP12
RR1
SF1
3202A12
3202A21
MANC
WEAU160

SUBTYPE D:

ELI
NDK
Z6

SUBTYPE O:

ANT70C
MVP5180

SUBTYPE U:

MAL
7321
CPZ:
CPZGAB

HIVP357A01
HIVNEOO1
HIVBO1
HIVCD1
HIVD8511
HIVD881
HIVD901
HIVDH1
HIVE1
HIVLM1
HIVLSS1
HIVRP12
HIVRR1
HIVSF1
HIV3202A12
HIV3202A21
HIVMANC

HIVWEAU160

HIVELI
HIVNDK
HIVZ6

HIVANT70C

HIVMVP5180

HIVMAL
HIVZ321

SIVCPZGAB

L15523
M58173
U16863
U16869
u16875
u16880
U16886
u16892
U16898
U16909
U16915
U16921
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HIV1 NEF

Subtypes C and E-H are not currently represented in NEF. The sequences Z321 and MAL could not
easily be assigned to any of the three NEF subtypes, A, B, and D.

CONSENSUS-A ATGGGTGGCAAGTGGTCAAAAAg’)AGCAtAGTGGgATGGCCTgAGGTTAggaAAAGAATgAGAcAAACt.

U455 eeeeemeeemeeneeees Y N C N S SN W
IBNG c AT o6
SF1704 T YN : 69

CONSENSUS-B ATGGGtgGcAathGTCAAaa°gtagt7tgg°tGgaTGGcctacthAAGggAaAgaaTgagachgct’> 66
SF2 C G

CAM1
NEF20BL
NEF28BL
NEF39BL
NEF3BL RW...M--A---C-------Y--R----------C-R---R-T--R-A--. 66
NEF4BL G--A C 69
SF33
SWB884
HAN
D31

RF
YU10
BCSG3C
P896
5021911
5049501
COL83A
E88BNEF
E9ONEF
E81INEF
P102A13
P164A22
P166A10
P171A10
P175A01
P179A18
P192A13
P226A12
P227A16
P233A17
P248A01
P357A01
NEOO1
BO1
CD1
D8511
D881
D901
DH1

E1l

LM1
LSS1
RP12
RR1
SF1
3202A12
3202A21
MANC
WEAU160 -----m-- TA--------- C-----GGTAG G--A A . 69

—-ACGTA-TG--A A-GT AT-G 70
S o N N R N, .y S ——— T-A-A--. 69
-ACGTA-TG--A------AA--T AT-G 70
-Aeeem-G--AT T 69
-Cor-T-GG-Awmemeev N L —— AT-G 70
---CC--AGA-ATT Toeeem-A . 69
--CC---GA--AG

I-A-368
NOV 95

68



HIV1 NEF

CONSENSUS-D ATGGGTGGCAaATGGTCAAAAAGTAGTaTAGTIGGATGGCCTGCTATAAGGGAAAGAATAAGAAGAACT? 69

ELI G . 69

Z6 G G 70

NDK T A, 69

CONSENSUS-O ATGGG?AA?GCAT?GAG?AAA?G?AAATTTG??GGATGG?CAG?AGTAAGAGA?AGAATGAGA?GA?C?. 55

ANT70 - A--Cror-To-Are-G-Trmmeme AGmme-Gme-Crmmemnee Y N— A-A-T. 69

MVP5180 - G--T-+-G-Cre-A-Corrmrr-CAmmem- T Aremmmens § p— c--T-C. 69

CONSENSUS-U ATGGGT??CAAGTGGTCAAA??22222222222GGATGGCCT??2?T?2AGGGAAAGAATAAG?C?AAC?? 46

MAL e e e M AAGTAGCATAGTA AAGA-T A-G---T. 69

7321 AA Gureerrrenne. GCAG-A G-A—-CC 58

CPZGAB ATGGGAACCAAATGGTCTAAAAGTAGTCTGGTAGGATGGCCTGAGGTCAGAAGAAGAATAAGGGAAGCT. 69
I-A-369

NOV 95



HIV1 NEF

CONSENSUS-A ..., ???CCTaCAGCAGCAAaAGGAGTAGGAGC 94
U455 G

IBNG
SF1704

CONSENSUS-B ?’?'?’?'?’?'?’?'????’????’??’?'?’?'?’??’???’??’??’??’????’??’?????GAgCcAgCAGcAgatgGgGTgGGaGC 92
SF2 AGCCA.....oomomooeereeeeeere, [o]c7-\c] o P —

LAI
NL43
LW123
GLNEF3
GLNEF5
GLNEF6
BRVA
MN

sC
BAL1
JRCSF
JRFL
NH53
ovI
SF162
CAM1
NEF20BL
NEF28BL
NEF39BL
NEF3BL
NEF4BL
SF33
SWB884
HAN
D31

RF
YU10
BCSG3C
P896
5021911
5049501
COL83A
EBSNEF
E9ONEF
EBINEF
P102A13
P164A22
P166A10
P171A10
P175A01
P179A18
P192A13
P226A12
P227A16
P233A17
P248A01
P357A01
NE001
BO1
cDb1
D8511
D881
D901
DH1

El

LM1
LSS1
RP12
RR1
SF1
3202A12
3202A21
MANC ~ ACCCAGCAGAAGAGGGGAGAAAGAAACAAGCT............wmemememeee (R 128
WEAULE0  ooovooeeceeceeceoeeesssss s smemmmemememes y S 95

125

125
125
125

122

[-A-370
NOV 95



HIV1 NEF

CONSENSUS-D ?2?22?22?22?2?22?22%.ccccciiiiiiii . .JATCCAGCAGCAGATGGGGTAGGAGC 95
ELI 9

Z6 110

NDK

CONSENSUS-O .....cccoevviiiiiene ?2?2??2CT??2?CCT?A?????AACCATG?GCACCTGGAGTAGGA?? 83
ANT70 . 113

MVP5180 110

CONSENSUS-U 22?22?2227, i, CC?CCA?CAG?A??AGGAGTAGGAGC 67

MAL 95

7321 CTCCAGCA......ccieiiiriee e, --T---G---C-GA----=-nn=- 92

CPZGAB s CCAACAGCAGCAGAGGGAGTAGGAGA 95

[-A-371
NOV 95



HIV1 NEF

CONSENSUS-A AGtATCTCAAGAT......cveeneee TTAGATAaACATGGAGCAaTCACAAGCAGTAATaca?ca??a 146
U455 e T G T--TCT 150
IBNG -C . G G--CA- 150
SF1704 cemeemmeeeee e e L GT- 147
CONSENSUS-B AGtATCtcgagAcC............... cTggaaaaacATGGAgCaaTcACaAgtAgcAAtacagcagct 147
SF2 162
LAI 150
NL43 150
LW123 150
GLNEF3 147
GLNEF5 144
GLNEF6 144
BRVA T--C 186
MN C 156
sSC C-- 150
BAL1 150
JRCSF 180
JRFL 180
NH53 150
oYl T 165
SF162 T--C 156
CAM1 162
NEF20BL 156
NEF28BL A 150
NEF39BL 162
NEF3BL 147
NEF4BL A 150
SF33 C 147
SWB884 150
HAN A-- 150
D31 C---m- 150
RF A 150
YU10 180
BCSG3C 150
P896

5021911

5049501

COLS83A

E88NEF

E9ONEF

E8INEF

P102A13 G AG- 159
P164A22 150
P166A10 Y — 180
P171A10 150
P175A01 180
P179A18 150
P192A13 180
P226A12 [oRU—— - 144
P227A16 C-T C 159
P233A17 150
P248A01 C 150
7Yoo R ¢ S— (RN o ENEN— C--GG 162
NEOO1 150
BOL  —-Crmmmmmmi s mm e A-- 150
CD1 . cirrr-G--C 177
D8511 A 156
D88l . Ao Commmme A 156
D901 . A 156
DH1I -G A T C 150
El C--A-- 150
LM1 CG-----CA- 150
LSS1 150
RP12 A-- 150
RR1 162
SF1 A-- 150
3202A12 150
3202A21 150
MANC 183
WEAU160  mmmemmmmmee s Tomm G -AG 144

[-A-372
NOV 95



CONSENSUS-D AGtATCTCGAGAC............... CTGGAAAAACATGGGGCAATCACAAGTAGCAATACAgcaagT 150

ELI 150

Z6 AGGGA- 165

NDK 150

CONSENSUS-O ??TCTCCAGGGA?............... TTAGCA?CTAGAGG?GG?ATA?CAAGTTCCCA?ACTCCTCAA 130

ANT70 GA---------- A --=-G--m A--G---C----mmem T-mmmmee- 168

MVP5180 TG-------- [CHTRIIIE S A----me- G--A---T-----m--- C--mmmees 165

CONSENSUS-U AG?ATCTCAAGAT???2?2?2??2?2????TTAG?TAA???TGGAGCA??C?CAAGCAGCA?T?CAGCA?CT

MAL ==Temmmeees GCAGTATCTCAAGAT----A---ATG------- GC-G--------- G-C-----G-- 165

7321 L O C---GCA------- AT-T----m---- A-A-----A-- 147

CPZGAB AGTTTCGAAGGAC............... CTAGAAAGACACGGAGCTATCACTAGTAGGAACACCCCAGAG 150
[-A-373

NOV 95

HIV1 NEF

111



HIV1 NEF

CONSENSUS-A AcTaAccCtagTTGtgCCTGGCTGGAA?22GCacAAGag?.....GA?.....Gagga?...GTAGGCT 196
U455 e TG-C e G, “A......-GA--C...-cmeome 202
IBNG Y V———————— T ACT et 202

SF1704 A-Crmemrmemas (o N— -AGC--A~-GAG.....--C..... -GG, 203

CONSENSUS-B AccAAtgCTGattgtgccTGGcTagAA gcacaaGAg’7’7’7 gag’??’??’??GagGag'??'?gtgthT 199
SF2 A

LAI

NL43
Lw123
GLNEF3
GLNEF5
GLNEF6
BRVA
MN

SC

BAL1
JRCSF
JRFL
NH53
()]
SF162
CAM1
NEF20BL
NEF28BL
NEF39BL
NEF3BL
NEF4BL
SF33
SWB884
HAN
D31

RF
YU10
BCSG3C
P896
5021911
5049501
COL83A
E88NEF
E9ONEF
E8INEF
P102A13
P164A22
P166A10
P171A10
P175A01
P179A18
P192A13
P226A12
P227A16
P233A17
P248A01
P357A01
NEOO1
BO1
CD1
D8511
D881
D901
DH1

El

LM1
LSS1
RP12
RR1
SF1
3202A12 -T
3202A21 -T
MANC -T .
WEAU160 ~AT-mmmmmmen C-T----T--A--...

[-A-374
NOV 95



ELI
Z6

NDK 205

CONSENSUS-O AACAATGCAGCCCTTGCATTCCTAGA?..AG?CAC?AA.....GA?......GA?GA?...GTAGG?T
ANT70 A.o-T-Coooooio-Gooo-A-A.o=T- 220

[V AV Ko —— C..~-C-A-....=To.. -G--T..==C- 217

CONSENSUS-U AATAAT?CT??TTGT??22222222GAA...2CAC?AGA?.....GA??2?.. GAGGAG...GTAGGCT
MAL e G--AG--........o...C--C-A.....~-AGAG. ... -ememee 211

<Y 3 — C--GA~---GCCTGGTTG-...G-~-A~G......~GTCA...wmem.. -oemn 202

CPZGAB ACTAATCAAACTCTAGCTTGGCTAGAG...GAAATGGAC......AAT......GAAGAA...GTAGGAT

[-A-375
NOV 95

205

175

147

202

HIV1 NEF



HIV1 NEF

CONSENSUS-A TtCCAGTcAGgCCaCAGGTaCCTtTaAGACCAATGACTTAtAAGGYAGCTgT?GATCTCAGCcaCTTTTT
C 272

U455 -C--mm- T meme T =T mmmmme TTmmmmm
IBNG G-----G C 272
SF1704 A--G C C G 273
CONSENSUS-B TtCcAgTcAgaCCtcaGGTaCCtTTAAGaCCaATgActtacAagGCcAGCt?taGATCTtAGecacTTTTt 268
SF2 T-----A 284
LAI C G 272
NL43 C G 272
Lw123 C G 272
GLNEF3 G G G-G 269
GLNEF5 C G 266
GLNEF6 C G 266
BRVA A C G 308
MN A A-----—- T 278
SC G Te-m-- 272
BAL1 CG--GT------ A--mmnme e 272
JRCSF A 302
JRFL G----G 302
NH53 G 272
oYl G----T 287
SF162 T 278
CAM1 G T-----A 284
NEF20BL R G----T 278
NEF28BL R 275
NEF39BL 284
NEF3BL 269
NEF4BL G 272
SF33 A A------ T 269
SWB884 CG--G A 272
HAN A G----T 272
D31 A T G- 272
RF G--T-mmmee T G 278
YU10 G C A-G 302
BCSG3C A G-----A 272
P896 G 275
5021911 G TGG TTommmme 272
5049501 T--A-Gmn-Tommmmmmmmmnmeeaeaen 266
COL83A .. AT G----G 153
E88NEF A G----G 272
E9ONEF A G----G 275
E8INEF - A A-G----G 272
P102A13 GG-T 281
P164A22 -=-T--m-- G A--—--- A-----A-G----------- 272
P166A10 A 305
P171A10 A---C G----G 272
P175A01 A 305
P179A18 C G 272
P192A13 A C-G 305
P226A12 G 266
P227A16 G---AT 281
P233A17 -C C G 272
P248A01 272
P357A01 G A-G----T 287
NEOO1 CG--G------- A-mnmemmmemee e 272
BO1 G T--A------ G 272
CD1 G 299
D8511 G----T 278
D881 A G----T 278
D901 G----T 278
DH1 A-G----C-C-rmmmmmmmmmmnean 272
El G----C 272
LM1 G G----T 272
LSS1 G G-----A 272
RP12 A G T 272
RR1 G 287
SF1 G----G 272
3202A12 A G----T 272
3202A21 A G----T 272
MANC T-----G---CT-G------m--mmm - 305
WEAU160 - T GCAT A 266
I-A-376

NOV 95

265



HIV1 NEF

CONSENSUS-D TTCCAGTCAGACCICAGGTACCTTTAAGACCAATGACTTACAAAJaAGCIgTaGATCTIAGCCACTTTTT 275
ELI C C--e-C 275
Z6 CT---A 290
(1o ) S — T T 275

CONSENSUS-O T?CCAGTA??ACCTCAAGTGCCTCTAAGGCCAATGACCT?TAAAG?AGC?TTTGACCTCAGCTTCTTTTT 239
ANT70 T-—-GC Y Sy 290

MVP5180 -C----AG B 287

CONSENSUS-U TTCCAGTC?G?CC?CAGGTACCT?T?AGACCAATGAC?T?TAA?GG?GCTTTTGATCT?AGC??CTTTTT 205

MAL C-T--T T-A § O . N C---CA-mmrmv 281

7321 A-A--A c-G [of ST, S q o S 272

CPZGAB TCCCAGTAAGACCACAGGTTCCAACGAGACCAATGACTTATAAAGCAGCTTTTGATCTTTCACACTTTTT 272
I-A-377

NOV 95



HIV1 NEF

338

267

3' LTR ->
CONSENSUS-A AAAAGAAAAGGGGGGACTGGATGGGTTAATTIACTCcaaGAaAAGACAAGAAATCCTTGATCTGTGGGTC
U455 C----AC 342
IBNG 342
SF1704 G--G 343
CONSENSUS-B aAaagAAaagGGGGGACTgGAaGGGcTaatttacTccCaaaaaAGaCAaGatATcCTtgAtcTgTgGgte
SF2 GG G G A-- 354
LAI C CG A-- 342
NL43 C G A-- 342
LW123 C CG A-- 342
GLNEF3 G--C G 339
GLNEF5 C C A-T 336
GLNEF6 C G A-- 336
BRVA C C T 378
MN T---T G C 348
SC C C G-G A-- 341
BAL1 T--GA C T 342
JRCSF A--G A-- 372
JRFL C----A--G 372
NH53 C T G--------, A--mmmmmneee- A-- 342
ovI G T 357
SF162 T A-- 348
CAM1 A G G A-- 354
NEF20BL T G G G--A 348
NEF28BL -G G M A--m-- 345
NEF39BL T---A-G G G 354
NEF3BL A 339
NEF4BL GG C 342
SF33 G A-- 339
SWB884 -G G--C G 342
HAN T C G 342
D31 G--C C C 342
RF T--m- G-G-T------ G T 348
YU10 C C 372
BCSG3C T G AC- 342
P896 G--C G 345
5021911 C G C------ A-- 342
5049501 C C 336
COL83A 223
E8BNEF G--C-T GG T-----A-- 342
E9ONEF G--C-T GG C T-A------ 345
E81INEF C GG 342
P102A13 TT C G A 351
P164A22 T G A 342
P166A10 G----C 375
P171A10 C---A-- 342
P175A01 GT---C A 375
P179A18 C A-- 342
P192A13 GG G----C A 375
P226A12 T A-G---C C A A------ 336
P227A16 G 351
P233A17 C G A-- 342
P248A01 T T 342
P357A01 C GC G 357
NEOO01 -G G--C G 342
BO1 C G A-- 342
CD1 G G A--T 369
D8511 G 348
D881 T-mmmm- G 348
D901 G 348
DH1 A G A---- 342
El 342
LM1 G G 342
LSS1 C A-- 342
RP12 342
RR1 G 357
SF1 C 342
3202A12 GG A-- 342
3202A21 G A-- 342
MANC -G G G-----C C 375
WEAU160 -

I-A-378

NOV 95

335



HIV1 NEF

3 LTR ->
CONSENSUS-D AAAAGAAAAGGGGGGACTGGAAGGGCTAATTTGGTCCcAAaAAGAGACAAGAGATCCTTGAICTTTGGGTC 345
ELI 345
Z6 A C 360
NDK G--A 345

CONSENSUS-O AAAAGAAAAGGGAGGACTGGA?GGGTTAATTTACTCCCATAA?AGAGCAGAAATCCTGGATCT?TGG?T? 304
ANT70 A A T---G-G 360

® 3

MVP5180 T C-AA 357
CONSENSUS-U AAAAGAAAAGGGGGGACTGGATGGG?TA?TTT2?2TCC???2AAAAGACAAGAAATCCTTGA?CTGTGGGTC 267
MAL e T--G---GG---CCA T 351

<Y 3 —— C--A-—-AC—--AAG c 342

CPZGAB AAAAGAAAAGGGGGGACTGGAAGGGTTAGTTTACTCCAGGAGAAGACAAGAGATCCTTGACCTCTGGGTC 342

[-A-379
NOV 95



HIV1 NEF

CONSENSUS-A TAtaACACACAAGGaTtCTTCCCtGATTGGCAGAAITACACACCAGGGCCAGGQYACCAGATLC...CCAC

U455 ---C

A-Twe-Anm- 409

IBNG
SF1704 --C

~

A

A

C Teeemo= 409
e 410

SF2

A

CONSENSUS-B tAccACACACAaGGcTacTTcCCtGAtTgGCAgaactACACAccAgGgCCagGgatcaGaTat?..CCac 405
T 21

-4

LAI

pomme- 409

NL43

G
G caum- 409

LW123

A waum—- 409

GLNEF3

TeeTeom= 406

GLNEF5
GLNEF6

veumme= 403

BRVA -T

G
GG G o 403
G
G

weamm- 445

MN

wam—- 415

SC

BAL1

JRCSF

JRFL
NH53

()] -T

SF162 C

CAM1

NEF20BL -T

NEF28BL --TA

NEF39BL
NEF3BL

NEF4BL

SF33

SWB884

HAN

D31

RF
YU10

BCSG3C

P896

5021911

5049501

COLS83A
E88BNEF

E9ONEF ---A

E8INEF

P102A13

P164A22

4
s
PO
ey
o
©

P166A10 =T

P171A10 C
P175A01 =T

AA G wom- 409

P179A18

P192A13 --T

P226A12

P227A16 =T

P233A17

P248A01
P357A01

NEOO1

BO1

CD1 -T

D8511

D881

D901
DH1

OO

El

LM1 ~T-T
LSS1

()

RP12

RR1 ---A

SF1
3202A12

3202A21

MANC

[-A-380
NOV 95

402



CONSENSUS-D TACAACACACAAGGCATCTTCCCIGATTGGCAgAACTACACACCAGGGCCAGGGATCAGATAL...CCAC
A

ELI A e 412

Z6 427

NDK c Come 412

CONSENSUS-O TAT?ACACTCAGGGATTCTTCCCTGATTGGCAG???TACACACC?GGACCAGGA?C?AG?TTC...CCAC

ANT70 —A AAC A A-C--Gomm..- 427

MVP5180 —C TGT G C-T--Awre- 424

CONSENSUS-U TA?CA?ACACAAGGCT?CTTCCCTGATTGGCA?AA?TACACACCAGGGCCAGGGA??AGAT?C...CCAC

MAL -C--C A G- TTeoTovm- 418

7321 ~T--T T C-- CC--A-— 409

CPZGAB TATCACACACAAGGCTTCTTCCCTGACTGGCAGAACTACACAACAGGACCAGGAACAAGATTC...CCAC
I-A-381

NOV 95

HIV1 NEF

412

363

326

409



HIV1 NEF

CONSENSUS-A TaACaTTTGGaTGGTGCTtCAAgCTAGTACCAthGATCCAGc’7GAaGTAGAG .gAaGccActG?aGG

U455 A e C oot 476
IBNG -G--C-----G A A-G A--G spmmmmm=s A--A--- 476
SF1704 AG . A-G-A--G-TG-- 477
CONSENSUS-B TGaccttTgGaTGGththaAgcTAGTACCathgagccAGagaaggtagAa .gaggccaatgaagg 472
SF2
LAI A T A---- 476
NL43 A T A---- 476
Lw123 A T-mmn - A---—--CA---- 476
GLNEF3 T A-- 473
GLNEF5 A----- A 470
GLNEF6 A T A---- 470
BRVA A--aem 512
MN A A---- 482
SC -TGT A-A---m-oeo- A----- B 476
BAL1 476
JRCSF T 506
JRFL
NH53
ovI -TG T
SF162
CAM1 —=-A
NEF20BL g p—— [oRm—— [ — 482
NEF28BL G . 479
NEF39BL C-----T Y N — 488
NEF3BL KG A 473
NEF4BL S M 476
SF33 T A 7 R —— 473
SwB884 - CC C 476
HAN T A-----Toom- 459
D31 T A C 476
RF T 482
YU10 A----- C--- 506
BCSG3C T T A-----... 476
P896 A TG-A-G---G......... --CA-CA- 473
5021911 A .
5049501
COL83A C
E8BNEF
E9ONEF
E8INEF
P102A13 G . p— Co-mee- 485
P164A22 A T-A----C-A------ .. A---—-G--—--- 476
P166A10 A Commmee 509
P171A10 T G T GTC--- 476
P175A01 Y N TC-mmmm- 509
P179A18 - C C---A T y.y— 476
P192A13 A oRu— 509
P226A12 C . CCC---- 470
P227A16 G A G--A-----.. . A------ C------ 485
P233A17 A T Y. — 476
P248A01 T T AA 476
P357A01 G---C T-----T 491
NEOO1 C 476
BO1 G A----- A 476
CD1 A A--...--A 503
D8511 482
D881 A G--C--- 482
D901 C ----T-----C--- 482
DH1 -TGT---A T-----TC A 476
El G 476
LM1 G A G A 476
LSS1 T T T YL/ N — 476
RP12 —-A A---G e 476
RR1 G A----- 491
SF1 An-mee oo 476
3202A12 Y. N — 476
3202A21 Y S — 476
MANC -G g p— C 509
[-A-382

NOV 95

467



HIV1 NEF

CONSENSUS-D TgACCTTTGGATGGTGCTtCgJAGCTAGTACCAGTTGATCCACaGGAGGTAGAA...GAgGCcCACTGAAGG 479
A

ELI -A wmmA-A 479

Z6 G 494

NDK C A- 479

CONSENSUS-O TGACATTTGGATGGTTGTTTAAACT?GTACCAGTGTCAG?AGAAGAGGCAGA?AGACT?GG?AATACA?? 426

ANT70 A A A-----A--A------ TG 497

MVP5180 G C G-----G--T------ AA 494

CONSENSUS-U TG???TT?GGATGGTGCTT?AAG?TAGTACCA?T???TCCA???GAAGTAGAG...GA?GCCAAT??AGG 377

MAL --ACC--C----------- Tm-Tommmme- A-GAG----GAG--------- ceem=Gmmeee GA--- 485

7321 -=TGT--T--mmmmmmmn C---Crmmmmene G-TGA----AGA--------- R AC--- 476

CPZGAB TCTGTTTTGGATGGTGCTTCAAACTAGTGCCCCTGACAGAGGAGCAGGTAGAA...CAAGCCAATGAAGG 476
[-A-383

NOV 95



HIV1 NEF

<- NFAT-1 ->

CONSENSUS-A AGAGAaCAACAGtcTAITACACCCtATaTGCcCAACATGGAaTgGAIGAIGA?gA?AgAgAAgLgiTaATg
U455 C G-A A--G-A 546
IBNG T C--C--T G--C--C--T---------C-G--C 546
SF1704 - C------ C GA-A---A--ACA------ 547
CONSENSUS-B agagaacaaCagctTgttACAcCCtatgagcctgCAtGggatggAtgACcCgGAGagagaAGTgtTagag 542
SF2 G---G A T- 558

LAI C G A T 546
NL43 C G A T 546
LW123 C G A 546
GLNEF3 C G G 543
GLNEF5 G---G-----G------ - G--- 540
GLNEF6 C G 540
BRVA T A------ A C-GC-- 582
MN T A------ A. 546
SC G G 546
BALL e T------ C A CA 546
JRCSF T A--moe- A-----C-----A----AG---------- T- 576
JRFL T A-mmmeee A--G AG 576
NH53 werm=-G----C GC CA--G---A------mmmmmme- A-- 528
ovI T-----A A----A T- 561
SF162 A A------ A----T- 552
CAM1 GC A A----A------ AC--AT- 558
NEF20BL T A Y-----A----An--- M---AT- 552
NEF28BL AA R T- 549
NEF39BL  -----mee- T-----C A A----A C-- 558
NEF3BL ---ACG----T R A---A-----G AG- 543
NEF4BL R A G AC A 546
SF33 G A T- 543
SWB884 A-----G A T- 546
HAN . G----C GC CA--G---A---mmmmmmmmmmee- A-- 528
D31 C A T- 546

RF AT A----A T- 552
YU10 T A--mm A 576
BCSG3C ---A C A C----- 546
P896  CRn e C--mmmem GCT-A--A------ AG-A--A---T-------- C--mmmmee- T- 543
5021911 AR T T G A C-- 546
5049501 T AT- 540
COL83A - G T- 426
ESSNEF —-oeeeeeee- AA--A-mmmmeeee G A T- 546
E9ONEF - AA--A---m-meom G A T- 549
E8INEF A--A A 546
P102A13 T----A A--A A----A AT- 555
P164A22 A A G AT- 546
P166A10 T A----A A A----T- 579
P171A10 ---A----C--A A---G AT- 546
P175A01 T A----A G---T AC---T- 579
P179A18 C G 546
P192A13 T A----A G A----T- 579
P226A12 T A--A G-A----A C-- 540
P227A16 T A--AA GC-- 555
P233A17 C G 546
P248A01 ----- C------ A A A C-- 546
P357A01 - T G----T A 561
NEOO01 A-----G A T- 546

BO1 T A------ A A-A A 546
CD1 TA A 573
D8511 T A----A------- C-GC-- 552
D881 T--C A A----A C-GC-- 552
D901 C--T A----A C-GC-- 552
DH1 A-G-A A----e-- C-GAT- 546
El C G---T C----- 546

LM1 e T----AC A--C G A G-TA 546
LSS1 A---C A C-- 546
RP12 A G A CA 546
RR1 A-----A 561

SF1 A----A 546
3202A12 A C 546
3202A21 A C 546

MANC A----A T- 579

I-A-384

NOV 95

535



HIV1 NEF

<- NFAT-1 ->
CONSENSUS-D AGAGacCAACIGCTTGTTACACCCTaTgTGCCAGCAIGGAATGGAGGACCCGGAGAGACAAGTGTTAAag 549
ELI A A A 549
Z6 G A G 564
NDK ----GA A T- 549
CONSENSUS-O TGA????GCTA?TCT?CT?CATCCAGC?TGT???CATGGA??TGA?GAT?CACA????GA?ATACT?A?? 473
ANT70 ---GAGG----A---C--G-------- A---GCC------ TT---A---A----TAAA--A-----G-TG 567
MVP5180 ---AGAT----G---T--A-------- T---AAT------ GC---G---G----CGGG--G-----A-AA 564
CONSENSUS-U AGAGAACAACTG?CTGTTACACCC?AT?AGCCA?CATGGAATGGA?GA?G??GAAAGAGAAGTG?TAA?? 436
MAL e T-mmmmmmmeee T--T-----A G--C-CA C--- 555
2321 - C--mm - C--G-----G T--T-AT T---TG 546
CPZGAB AGATAACAACTGCCTGTTGCATCCCATATGTCAGCATGGGATGGAAGATGAGGACAAAGAGGTCTTGGTC 546
I-A-385

NOV 95



HIV1 NEF

<- IL2/NRE ->

<~ NRF >
CONSENSUS-A TGGAagTTTGACAGtagcCTGGCATTaAaACACAJAGCt?2aaGAJCTGCATCCGGAGTICTAC...AAAG
U455 C T-T T.. 613
IBNG
SF1704

CONSENSUS-B TGGaggTTTGACAgccgccTaGCatttcatCacatggCccgagAgctgcATCCgGAgTacTacC...AAgg
SF2 AAA A 625

601

609

LAI

NL43
Lw123
GLNEF3
GLNEF5
GLNEF6
BRVA
SC
BAL1
JRCSF
JRFL
NH53
oYl
SF162
CAM1
NEF20BL
NEF28BL
NEF39BL
NEF3BL
NEF4BL
SF33
SWB884
HAN
D31

RF
YU10
BCSG3C
P896
5021911
5049501
COL83A
E88BNEF
E9ONEF
E81INEF
P102A13
P164A22
P166A10
P171A10
P175A01
P179A18
P192A13
P226A12
P227A16
P233A17
P248A01
P357A01
NEOO1
BO1
CD1
D8511
D881
D901
DH1

E1l

LM1
LSS1
RP12
RR1
SF1
3202A12
3202A21
MANC

T-...——-A

T-...-—-A

T-...---A
T-...—-A

T-...——-A

T-...—-A

cm-A

mmA-

A

wmA-

A
A

..——R

3 .

-A-

AA

..—-AA
mA-

A

A

T
T

I-A-386
NOV 95

613

613
613
610

607

607

649

613

643

643
595
628

619
6

A

25
619

616

625

610

613
61

0

613
595
613

643
613

619

591



HIV1 NEF

<- IL2/NRE ->
<  NRF >

CONSENSUS-D TGGAGATTTAACAGCAGACTAGCAITTGAgCACAAGGCCCGAGAGAaTGCATCCGGAGTTCTAC...AAAg 616

ELI A 616

Z6 A o= 631

NDK C C .o 616

CONSENSUS-O TGG?AGTTTGATAGATC??TAGGC???AC?CAT?T?GC??TG??AA??CACCCAGAGCTCTTCC??AAG? 525

ANT70 S N TC----AAC--C---G-T--TA--AT--CT--mermrmmmecee AG---G 637

MVP5180 S o S— AT----TTA--A--A-A--CC--CA--AG----wmmememme- cC-T 634

CONSENSUS-U TGGAAGTTTGACAGC??CCTAGCAC?AA?ACAC??AGCC?GAGA????CATCCGGAGT?CTAC...AAAG 491

MAL - 622

z321 - 613

CPZGAB TGGCGCTTTGACAGCAGGCTGGCCTTAAGACATATTGCCAGAGAACAACATCCGGAGTACTAC..AAAG 613

[-A-387
NOV 95



HIV1 NEF

CONSENSUS-A ACTGCTGA 609
U455 - 615
EN 621
SF1704 - 619
CONSENSUS-B ACtgctgaACATCGATGTGTCTACAAGGGACTTTCCGCTGGGGCATTTCCAGGGAGGCGCGGCTGGGCGG 679
SF2 e 630
7N — 618
NL43 - 618
LW123 e 621
GLNEF3  =eomee- 618
LT === J— 615
GLNEF6 - 615
BRVA - 654
sC ~--TCTG > 683

JRCSF - 648
JRFL - 648
NH53 e 603
oyl e 633
SF162 - 624
CAM1 - 630
NEF20BL - 624
NEF28BL - 621
NEF39BL - 630
NEF3BL A 615
NEF4BL - 618
SF33 - 615
SWB884 - 618
HAN 600
D31 - 615
RF 624
YU10 A 648
BCSG3C ~C-A 618
P896 A 615
5021911 A 618
5049501 —-A 612
COL83A  —emm- 501
ESSNEF —-A 618
E9ONEF —-AG 621
ESINEF o 621
P102A13  --w-ee- 630
P164A22 - 621
P166A10 A 651
P171A10 A 618
P175A01 A 651
P179A18 - 621
P192A13 —-A 651
P226A12 e 615
P227A16 e 630
P233A17 - 621
P248A01 —-A 618
P357A01 - 636
[NT00 o — 621
=10 Y A —— 621
cb1 S - 648
D8511 e 627
51— 627
5110 /T —— 627
5 — 621
El 621
LM1 621
LSS1 621
RP12 621
Y — 636
L) =T — 621
3202A12 e 621
3202A21 e 621
MANC e 654

[-A-388
NOV 95



CONSENSUS-D ACTGC

ELI -
p J—

NDK
CONSENSUS-O A?
ANT70 -C
MVP5180 -A
CONSENSUS-U ACTGC
Y7 A —
7321 -
CPZGAB AC

[-A-389
NOV 95

621
618
636
621

526
639
636

496
627
615

615

HIV1 NEF



HIV1 NEF CONSENSUS

CONSENSUS-A ATGGGTGGCAAGTGGTCAAAAAQ?AGCAIAGTGGYATGGCCTgAGGTTAggaAAAGAATYAGACAAACH. 68
CONSENSUS-B --------mmmmeeee ?-t--t?-g-?t act--A---g g-g--? 66

CONSENSUS-D ~ ----------- T T--T--eotemmenm - CTA-A---G------- A---Ag----? 69

CONSENSUS-O - ?AA?GCA-?-AG?---?---AAT-T-?22------2-A-?A--A--AG-?--------- ?G-?-2. 55

CONSENSUS-U =~ ------ i 22?-222°222207- - ??2?-2---G-------A--2-2---27 46

CONSENSUS-CPZ ----- AAC---A-----T-----T--TC-G--A C--A-G A--GG--G--. 69

CONSENSUS-A ..., ???CCTaCAGCAGCAAaAGGAGTAGGAGC 94

CONSENSUS-B  ??2222227222222722?2272222?2222°222222?2?272?222?---GAgC-------- g—t——g——g ————— 92

CONSENSUS-D  ?2?7??22?7?2?2??2272...... ..gA-C-------- G-T--G--------

CONSENSUS-O  .....cccveviieine ’?'??'7CT’?'7’>CCT’>A'7---’7AAC--TG’7---CCT --------- '?’? 83

CONSENSUS-U  ?2?2?22?2?72.
CONSENSUS-CPZ .......ociiiiiiiiiiiiiceie

CONSENSUS-A  AGtATCTCAAGAT TTAGATAaACATGGAGCAaTCACAAGCAGTAATaca?ca??a 146
CONSENSUS-B ~ -------- g———c
CONSENSUS-D  --------G--- g--ag 150
CONSENSUS-O ’>’7 C--CAGG--’> ............... ----CA?CTAGA--?-G?--A?----TTCCC-?--TC-TCA- 130
CONSENSUS-U  —-?-----moo-- ??-?-------C-?2-2--G---CT 111
CONSENSUS-CPZ ———T——GA—G——C Coer-A-Gre-CormeToee-T--T--G--C--CC--GAG 150
CONSENSUS-A AcTaAccCtagTTGtgCCTGGCTGGAA’>’>’>GCacAAGag’> ..... GA?.....Gagga?...GTAGGCT 196
CONSENSUS-B --c--tg--Ga . 199
CONSENSUS-D  ----- tG--gaC . 205
CONSENSUS-O -AC--TG- AGCCCT---A TC--A--?..AG?--C?-A ? ?- 175
CONSENSUS-U SA---T2--272----200222207---..7 ??7?... 147
CONSENSUS-CPZ ----- T-AA-C-CTA--T--A-G...-A-ATG-C em=-A- 202
CONSENSUS-A TtCCAGTCcAGQgCCaCAGGTaCCTtTaAGACCAATGACTTAtAAGGYAGCTgT?GATCTCAGCcaCTTTTT 265
CONSENSUS-B a--t C----C----?-a-----] t ----------- 268
CONSENSUS-D A--t C--A-a a 275
CONSENSUS-O -?-----A??A--T--A--G---C----G--------C- ’7---A-’>---7T T--C------ TT------ 239
CONSENSUS-U ?-?--? ?-? 2-2---2--2---T-T---=-2---2 - 205
CONSENSUS-CPZ -C-----A--A-------- T--AACG----------=-=---- A-C----T-T-----TTCA-------- 272
3 LTR ->
CONSENSUS-A  AAAAGAAAAGGGGGGACTGGATGGGTTAATTtACTCcaaGAaAAGACAAGAAATCCTTGATCTGTGGGTC 335
CONSENSUS-B a---C C-a: t 338
CONSENSUS-D  —-----——mmmemeeeec Ao G- GG-----a--g-------- G- T--mm 345
CONSENSUS-O A ? C-T--?---GC--------- G-----?---?-? 304
CONSENSUS-U - ?--7---272---227 ? 267
CONSENSUS-CPZ A------ G G--G G C--C------ 342
CONSENSUS-A TAtaACACACAAGGaTtCTTCCCtGATTGGCAGAAtTACACACCAGGGCCAGGgAccAGATtC .CCAC 402
CONSENSUS-B --CC c-a t? 405
CONSENSUS-D --C CA 412
CONSENSUS-O ---?----T--G 363
CONSENSUS-U --?C-? C-? 326
CONSENSUS-CPZ ---C C C 409
CONSENSUS-A TaACaTTTGGaTGGTGCTtICAAgGCTAGTACCAQTIGATCCAGC?GAaGTAGAG...gAaGcecActG?aGG 467
CONSENSUS-B -G--c g----aga-g----- a...--g----a--a--- 472
CONSENSUS-D -g--C g CaG--G-----A...--g------- A--- 479
CONSENSUS-O  -G------------- TG--T--A--?-------- GTCAG?--AA--G-C---?AGACT?-G?-A-AC-?? 426
CONSENSUS-U -G’)’”--? ----------- PP P-220--- 0P =P AP 377
CONSENSUS-CPZ -CTGT---------=-=-=--- A-----G--CC-GACAGAG-AGC-G-----A...C------ A--A--- 476
<- NFAT-1
CONSENSUS-A AGAGAaCAACAGtcTAtTACACCCtATaTGcCAACATGGAaTgGAtGAtGA'?gA'?AgAgAAgtgtTaATg 535
CONSENSUS-B ct-g ga---tg-----g "cCg--C ga- 542
CONSENSUS-D ~ ----- c----t-CT-G g-----G G--CcCG--G---C--------- a- 549
CONSENSUS-O T--?2???GCT-?---?C-?--T--AGC?--T???------ ??T--?2---?CAC--???--?A-AC-?-?? 473
CONSENSUS-U T-?--G ?--?2A----? R ?---?7? 436
CONSENSUS-CPZ ---T------T-C--G--G--T--C-----T--G-----G-----A-----G--C-A---G--C--GG-C 546
<- IL2/NRE ->
<- NRF ->

CONSENSUS-A TGGAagTTTGACAGtagcCTGGCATTaAaACACAgAGCt’PaaGAgcTGCATCCGGAGTtCTAc AAAG 601
CONSENSUS-B g a 609

CONSENSUS-D  ---GA---A----C--A--A----TG-g---AG--CCG----a--- 616

CONSENSUS-O  ---?-------T--ATC??-A-GC??27-C?--T?T?--2-TG??2AA??--C--A---C---T-C??-G? 525

CONSENSUS-U  --rmememememe (XN o7 M R W ¥ c I L S P 401
CONSENSUS-CPZ ---CGCr----- C--Gror-Cror-GmeT-TT--CAG---A-AA----c-- Acen.- 613
CONSENSUS-A  ACTGCTGA 609
CONSENSUS-B  --eem- ACATCGATGTGTCTACAAGGGACTTTCCGCTGGGGCATTTCCAGGGAGGCGCGGCTGGGCGG 679
CONSENSUS-D - 621
CONSENSUS-0 -2 526
CONSENSUS-U - 496
CONSENSUS-CPZ -- 615

I-A-390

NOV 95



